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Bevezetés

A természeti kdrnyezet tudatos emberi kiaknazasa el6tt a hazankban 6shonos nyarfajok (fekete
nyar, fehér nyar, rezg6 nyar) teriiletfoglalasa tébbszérdse volt a napjainkban tapasztalhaténak
[jelenleg hazank erd6teriiletének 4,1%-a hazai nyaras (NEBIH, 2013)]. A foldmvelés
elterjedésének tajalakité hatasa, a folyoszabalyozasok, valamint a nemesnyarak mult szazad
kdzepétdl szamitott térhoditadsa azonban jelentds teriletvesztést okozott mind a harom fafaj
esetében. A helyzetet nehezitette a fajok nem pontos, esetenként méltanytalanul hatrdnyos
erddgazdalkodasi megitélése (a rezgdnyar gyomfafajként vald kezelése), a nem megfelel6
erdészeti modszerek alkalmazasa az erd6feldjitasok soran (t6bbszoros sarjasztatas) (Koltay és
Kopecky, 1954). A fennmaradt természetes populaciok genetikai valtozatossaganak
megismerése az erdészeti nemesités egyik alapvet6 feladata, amely a kés6bbiek soran az
erdészeti gyakorlat szamara is fontos Uj informaciokkal szolgalhat. Az OTKA altal tAmogatott
kutatasban a Leuce szekcidba tartoz6 fehér nyar (Populus alba L.) és rezg6 nyar (Populus
tremula L.) dunantuli jelent6sebb természetes eredet(l populacidinak genetikai valtozatossagat
vizsgaltuk, kitérve a két faj természetes hibridje, a szlirke nyar (Populus x canescens SM.)
el6fordulasok vizsgalatara is.

Anyag és modszer

7 kdzép- és dél-dunantdli tajegység (Drava-mente, Villanyi-hegység, Mohécsi-sik, Mecsek,
Zselic, Bels6- és Kiils6-Somogy) alloményainak 6sszesen 169 egyedét vizsgaltuk agynevezett
SSR modszerrel. A mikroszatellitek vagy SSR markerek (Simple Sequence Repeat) olyan nagy
polimorfizmust mutatdé DNS szakaszok, melyekben 2-5 bazisparnyi egységek ismétlédnek
nagy kopiaszdmban, tandem maddon. A célszekvenciak felszaporitdsat primerparokkal
végezzik, amelyek az adott mikroszatellitet hatarold, igen konzervativ szekvenciéra
specifikusak. A primerpar egyik tagja (forward) fluoreszcens jeldlést kap az 5° végre, igy a
felszaporitott fragmentum lézeres detektaldssal kimutathatova valik. A mikroszatellit hossz
polimorfizmus, felbontd képessége folytan alkalmas populdcidgenetikai, géntérképezési és
fajtaazonositasi vizsgalatokhoz egyarant (Hajosné Novak, 1999).

A vizsgalatok dsszesen 16 SSR markereket teszteltiik. A tesztelések utdn 6 markert emeltiink
ki a mintasor teljes elemzésére (WPMS sorozat: 14, 16, 18, 20; PMGC és GCPM sorozat: 2060,
2163).

A PCR reakci0 sikerességét agaroz gélelektroforézissel ellendriztiik, a fragmentumok pontos
méretének meghatarozasahoz ABI PRISM310 genetikai analizator keszlléket hasznaltunk
(Applied Biosystems). A genetikai vizsgalatok soran nyert nyers genotipus adatok statisztikai
értékelését GenAlEx 6.5 (Peakall és Smouse 2012), a genetikai tavolsdg maétrixon alapuld
dendrogram szerkesztését Statistica 6.0 (Statsoft. Inc., 2001) szoftverrel végeztik.
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Eredmeények

Amint az ismert, fehér és a rezgé nyar egymassal természetes Uton keresztez6dni képes. A
keresztezOdés soran létrejott hibrid egyedek egymassal és a sziil6 fajok egyedeivel parosodva
egy nagyon valtozatos, morfologiailag a két alapfaj kdzott elhelyezked6, de virdgzasbioldgiai
okokbdl kifolydlag elsésorban a fehér nyar iranyéba integralodo alakkort hoznak Iétre (Bartha,
2004). Az egy szll6 fajjal tortént tobbszori visszakeresztezddések sok esetben nagyon
megnehezitik, esetenként szinte lehetetlenné teszik a pontos terepi fajbesorolast. Az
introgresszalt egyedek beazonositasa, illetve ezéltal a populacidgenetikai vizsgalatok
eredményeinek megfelel6 értelmezése céljabol a fajbesorolast a 6 markerrel végzett SSR
vizsgalatok eredményei alapjan, a GenAlEx 6.5 populdcidgenetikai szoftver Population
assignment mddszerével végeztik. A besorolas soran a mddszer egy adott egyed minden egyes
vizsgalt lokuszanak megfigyelt genotipus frekvencia értékei alapjan negativ logaritmus
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besorolds eredményét az 1. abra mutatja be.
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1. abra: Allélfrekvencian alapuld egyed besorolas grafikus abrézolasa (GenAlEx 6.5)

Az abran jol lathat6, hogy a hibrid szlirke nyar egyedek a két alapfaj egyedei alkotta pontfelhd
kodzott helyezkednek el a genetikai adatok alapjan.

A hibrid egyedek korének pontositasat kdvetben elvégeztik a vizsgélt populaciok genetikai
tavolsaganak meghatérozasat. Ennek érdekében a populacidgenetikai program segitségével
kiszamitottuk az egyes populaciék Nei-féle genetikai tavolsagat. Az elkészitett genetikali
tavolsdg matrix alapjan a populaciok kapcsolatat Statistica 6.0 program segitségével
dendrogramon abrazoltuk (2. abra). A klaszterek kialakitasa a Statistica 6.0 szoftver Complete
linkage modszerével tortént, amely az egymastdl legtavolabbi genotipusok 6sszevetésén
alapszik (Podani 1997).
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2. abra: SSR vizsgalatok alapjan Complete linkage eljarassal szerkesztett dendrogram (Statistica 6.0);
(Jelmagyarazat: Fh — fehér nyar, Re — rezg6 nyér; Bs — Bels6-Somogy, Dr — Drava-mente, Ks — Kulsg-
Somogy, Me — Mecsek, Mo — Mohacsi-sik, Vi — Villanyi-hegység, Zs - Zselic)

A dendrogram alapjan altaldnossagban megallapithatd, hogy a foldrajzilag egymashoz kozel
fekvd populaciok genetikai tavolsiga kisebb, mint a foldrajzilag egymastdl tavol eséké. Ezt
tamasztja ala a fehér nyar esetében a bels6-somogyi és drava-menti, valamint a kils6-somogyi
és zselici populaciok, tovabba a rezg6 nyar esetében a belsé- és kiils6-somogyi, populacidk kis
genetikai tdvolsaga. A somogyi rezgé nyar populdciok genetikai tdvolsaga a drdva-menti és
zselici  populéciokhoz viszonyitva sem jelentés. Ugyanakkor mindkét faj esetében
megallapithatd, hogy a Villanyi-hegységben és a Mecsekben mintazott egyedek genetikailag
tavolabb esnek a szomszédos populacioktol (ezt ugyanakkor a kis egyedszdm is magyarazhatja,
hiszen a tajegysegek populacioit a fehér nyar esetében csupdn két-két egyed, a rezgd nyar
esetében sorrendben 7 és 9 egyed képviseli).

A somogyi populaciok SSR vizsgalatok soran nyert diverzitas értékeit kiillon abrazoljuk (1.
tablazat). A tablazatban az allélszamot, valamint az allélgyakorisagokat figyelembe vevé
Shannon informéacios index értékek alapjan rangsoroltuk az egyes populacidkat. A tablazat
alapjan jél lathat6, hogy Shannon-index értékeik alapjan a rezgd nyar populaciok mutatjak a
legmagasabb genetikai diverzitast. Bar az atlagos lokuszonkénti allélszamban és egyedi allélek
szamaban a bels6-somogyi rezgd nyar populacié kiemelkedik a tébbi populéacié koziil, a vart
heterozigocia esetében a kils6-somogyi rezgé nyar populaci6 mutat magasabb értéket. A
Shannon-index alapjan értékelt diverzitas tekintetében a sziirke nyar populacidk a két alapfaj
populécidi kozoétt helyezkednek el, Kiils6-Somogy, Bels6-Somogy sorrendben. A vizsgalt fehér
nyar populaciok mérsékelt diverzitast mutattak a méasik két faj populécidihoz képest.

48



i | nrimtacni | 1o Jagos | Effeyqyy | Shannon | Egyed

Populacio | Mintaszam | lokuszonkenti ooz informacios allélek Heterozigocia
allélszam all€lszam index szama

REBS 26 7,167 3,249 1,295 2,167 0,596
REKS 21 5,833 3,231 1,271 1,167 0,620
SZKS 9 3,833 2,685 0,989 0,500 0,511
SZBS 6 3,333 2,700 0,976 0,000 0,539
FHKS 21 5,167 2,715 0,943 0,333 0,443
FHBS 18 4,333 2,099 0,807 0,167 0,394

1. tblazat: Belsd- és kiilsé-somogyi populécidk diverzitas értékei SSR vizsgalat alapjan

A genetikai variancia megoszlasanak  meghatarozdsahoz  molekularis  genetikai
varianciaanalizist (AMOVA-teszt) végeztink a GenAlEx 6.5 programmal, a somogyi
populaciékban mintazott egyedek bevonasaval. A varianciaanalizis eredményeképpen
megallapithatd, hogy a teljes genetikai varianciahoz legnagyobb mértékben az egyedszintd
variancia jarul hozza (74%). Azt koveti a populdciok kozotti (22%), majd az egyedek kozotti
variancia (4%).

Osszefoglalas

A K0zép- és Dél-Dunantul 7 tajegységében gyljtott dsszesen 169 6shonos Leuce nyar egyeden
6 markerrel végzett mikroszatellit (SSR) analizis alkalmasnak bizonyult az alapfajok (fehér
nyar, rezgé nyar), valamint a hibridegyedek (szlrke nyéar) laboratoriumi elkilonitésére. A
szlirke nyar a két alapfaj kozotti, atmeneti genetikai mintazatot mutatott. A Nei-féle genetikai
tavolsag alapjan szerkesztett dendrogram a foldrajzilag egymashoz kdzel fekvd populaciok
tekintetében jelzett kisebb genetikai tavolsagot, ami a populaciok kdzotti erételjes génaramlasra
hivja fel a figyelmet. A populaciégenetikai szoftverrel szamitott diverzitas értékek a somogyi
rezgd nyar populacid kiemelkedd valtozatossagat mutattdk. Veégezetil a somogyi
populaciékban mért molekularis variancia forrasat, vizsgalataink szerint, dontd mértékben az
egyedszint(i variancia hatarozza meg (74%).

Kdszonetnyilvanitas

A mintagydjtes alkalméval segitdink, vezetdink voltak a Duna-Drava Nemzeti Park, a Mecseki
Erdészeti ZRt., a SEFAG Erdészeti és Faipari ZRt. munkatarsai, akiknek ezuton is szeretnénk
kifejezni halas kdszonetunket faradozésaikért.

Kutatasunkat az OTKA 06321-es nyilvantartasi szami palyazata tAmogatta.
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